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A  identificação  de  características  de  proteínas  é  fundamental  para  
compreensão  das  atividades  vitais  de  um  organismo  vivo.  Proteínas  são  
grandes  moléculas  que  executam  quase  todas  as  funções  de  uma  célula  de  um  
organismo.  Consistem  essencialmente  em  sequências  de  aminoácidos,  
organizadas  em  determinadas  estruturas  em  que  cada  diferente  estrutura  está  
associada  a  uma  diferente  função.  Devido  ao  progresso  da  tecnologia  no  
sequenciamento  do  genoma  humano,  o  número  de  proteínas  que  passam  a  ser  
conhecidas  cresce,  embora  este  avanço  não  corresponda  na  mesma  proporção  
para  a  identificação  das  características,  estrutura  e  função  das  proteínas,  em  
razão  dos  custos  e  tempo  de  processamento  necessário.  A  classificação  
hierárquica  é  uma  das  técnicas  em  Bioinformática  utilizada  na  predição  de  
funções  de  proteínas.  A  aplicação  destas  técnicas  pode  permitir  a  descoberta  
de  conhecimento  novo  e  útil  na  predição  de  proteínas  e  pode  ser  fundamental  
para  tratamentos  e  diagnósticos  de  doenças,  bem  como  o  desenvolvimento  de  
novos  medicamentos  baseados  no  comportamento  destas  proteínas.  Na  
classificação  hierárquica  cada  nó  da  estrutura  hierárquica  (tipicamente  uma  
árvore  ou  um  DAG  (directed  acyclic  graph))  corresponde  a  uma  classe  
específica  (uma  função  de  proteína  ou  um  gene,  no  caso  deste  projeto)  e  
diferentes  classificadores  podem  ser  treinados  para  diferentes  partes  da  
estrutura  hierárquica.  Evidentemente  a  pesquisa  está  em  análise  inicial  e  
estudos  serão  necessários  para  escolher  o  melhor  algoritmo  de  aprendizagem  
de  máquina  a  ser  adotado  para  a  metodologia  de  classificação.  Serão  
necessários  ainda  estudos  para  escolher  as  bases  de  dados,  que  melhor  
caracterizem  a  problematização,  bases  de  dados  com  mutações  genéticas,  
pretende-se  preferencialmente  usar  bases  de  dados  com  mutações  genéticas  
de  seres  humanos.  Outra  linha  de  pesquisa  que  se  pretende  utilizar  neste  
projeto,  são  os  elementos  transponíveis,  que  são  abundantes  nos  animais  e  
plantas,  sendo  considerados  os  responsáveis  pelas  mutações  genéticas,  pois  
são  fragmentos  que  compõem  DNA  que  possuem  a  capacidade  de  se  mover  
no  genoma.  Estudos  recentes  indicam  que  esta  transposição  pode  provocar  
mudanças  significativas  no  genoma,  como  rearranjos  cromossômicos,  
eliminação  e  criação  de  novos  genes,  e  até  mesmo  inovações  biológicas.  Além  
das  linhas  de  pesquisa  já  citadas,  encontra-se  também  a  intenção  de  abordar  
medicina  translacional,  porque  pretende-se  que  a  análise  ou  metodologia  a  ser  
desenvolvida  relacione  aspectos  clínicos  e  genéticos  e  avaliem  as  mutações  
que  ocorreram  no  cenário  de  evidências  de  doenças  relacionadas.  
  
